














































































図 3 構造描画画面 
3.2 BAS Checker 
 ここでは精錬システムから BAS1 と BAS2 が同定さ
れ，さらに BAS 群の追加を試みていると考えよう．こ
の時，図 4 上部の 2 種の表を出力するようにした． 
 
図 4 BAS Checker 出力画面 












タ 902 件，染色体異常試験データ 882 件のデータをそれ
ぞれ取得した．Ames 試験では変異原性の無い化合物は
コロニー数を 0，さらに染色体異常試験において 
negative, equivocal を示す化合物に関しては d20 値を
100 と設定した． 
フラグメントの最大の長さを 10 として，Ames 試験デ
ータから 24,250 種，染色体異常試験データでは 24,354
種のフラグメント群を生成した．出現頻度 3%～97%の
範囲を選択し, かつ相関係数 0.9 以上のフラグメント対
から一方を削除したところ，Ames 試験では 404 種，染
色体異常試験では 412 種のフラグメント群を得た．上記
のフラグメントを説明変数としてルール導出を行った






 Ames 試験データから変異原性を示す BAS が 9 種，
示さない BAS が 10 種導出された．染色体異常試験では
変異原性を示すような BAS が 11 種，示さない BAS が








































図 5 化合物数の割合 




図 6 変異原性を示す BAS 
 
 
図 7 変異原性を示さない BAS 
 
5.まとめ 
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